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【背景・目的】









クロアレイ技術による臨床研究などで広く用いられている False discovery rate (FDR: 棄却された全ての帰無仮説に含まれる偽陽性の割合) に基づいた補正手法との比較を行う。
【多重検定補正手法】
Bonferroni法：有意水準を検定の数で割り、その値を補正された有意水準とすることでFWERを制御する。
Benjamini & Hochberg (BH) 法[2]、Storey (ST) 法[3]： 代表的なFDR制御手法。
Weighted Benjamini&Hochberg (wBH) 法 [4]： Minor allele頻度 (MAF) の逆数でSNPを重み付けした上で、BH法を適用する。
Wakefield’s Bayesian framework (BF) [5]： ロジスティック回帰モデルに対する漸近近似ベイズ因子に基づいて偽陽性の確率を評価する。
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